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Keanekaan Hayatl dan Potensi Bioteknologi Mikroorganisme:
- Seberapa Jauh Kita Mengenalnya?

Antonius Suwanto
Institut Pertanian Bogor

ABSTRACT

Microorganism evolution has been happened as old as the
earth planet, the diversity of their metabolism are possible as
the consequences of the living things reflection on earth.
Eventhough the microorganisms fosile generally are difficult
to be characterized, and most of microorganisms in the viable
but non-cultureable condition> The sequence analysis of 16S-
or 18S-rRNA are very helpful in the characterization and
conducting of the inter relationship of all the living cellulair on
earth, including microorganisms which live on and in an
environment but yet and not yet cultured in the laborotorium.
The universal phylogenetic which was constructed from
comparing 16S- and 18S-rRNA sequences shown three living
domain archaea, bacteria, and eukaryote Even both the
archaea and bacteria are prokaryotic organisms and shown the
bacteria morphology characteristic, but the inter relationship of
archaea is closer to eukaryotic than to the bacteria. This mo-
lecular analysis shows that prokaryotic is ranked in the second
of the three living domain. Ironically, we only know 3-5% of
the total living microorganisms. The reasons are because we
only trace the biodiversity of micocrganisms which viable in
the laboratorium, and not the diversity of the microorganisms
which live in the nature. Besides, the diversity analysis are
very limited to the morphology and physiology characters. The
advance biology moleculer technique such as DNA sequencing
and PCR and its derivative, and situ DNA hybridization analy-
sis are make possible to trace the biodiversity of micro-
organisms in their habitats. On its turn, a good knowledge on
biodiversity will help in understanding of agriculture, bio-
medic, industries, biosfer health, as well as understanding on
the origins of living.

Key words: Biodiversity, biotechnology potency, microor-
ganisms.

ABSTRAK

Evolusi mikroorganisme telah berlangsung hampir setua
sejarah bumi, sehingga keragaman metabolismenya yang luar
biasa sangat mungkin sebagai konsekuensi dari refleksi sejarah
kehidupan di bumi. Meskipun demikian, fosil mikroorganisme
pada umumnya sulit dikarakterisasi dan sebagian besar mikro-
ba di alam berada dalam kondisi viable but non-culturable.
Oleh karena itu, analisis sekuen 16S- atau 18S-rRNA sangat
membantu dalam mengkarakterisasi dan menentukan hubung-
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an kekerabatan antarsemua bentuk kehidupan selular di bumi,
termasuk mikroorganisme yang ada dan hidup pada suatu ling-
kungan tetapi belum atau tidak dapat dikulturkan di laborato-
rium. Pohon filogenetik universal yang dikonstruksi dari
perbandingan sekuen 16S- dan 18S-rRNA menampilkan tiga
domain kehidupan archaea, bacteria, dan eukarya. Walaupun
archaea dan bacteria keduanya merupakan organisme prokario-
tik dan menampilkan karakteristik morfologi bakteri, namun
hubungan kekerabatan archaea tampaknya lebih dekat ke
eukarya dibandingkan dengan bacteria: Analisis molekuler ini
menunjukkan bahwa prokariot menempati dua dari tiga
domain kehidupan. Ironisnya, kita hanya mengenal sebagian
kecil (hanya 3-5%) saja dari keseluruhan bentuk kehidupan ini.
Hal ini antara lain disebabkan, antara lain, karena selama ini
kita hanya pelacak keragaman jasad renik dari apa yang dapat
tumbuh di laboratorium, bukan dari apa yang terdapat di ling-
kungan alaminya. Selain itu, analisis keragaman ini pun hanya
didasarkan pada sejumlah sifat morfologi dan fisiologi yang
sangat terbatas. Perkembangan teknik biologi molekuler,
seperti DNA sequencing, PCR dan teknik turunannya, serta
analisis hibridasi DNA in situ, telah memungkinkan kita untuk
melacak lebih jauh biodiversitas mikroba di berbagai habitat-
nya. Pada gilirannya, pengetahuan yang baik mengenai bio-
diversitas akan sangat berguna untuk dapat memanfaatkannya
dalam bidang pertanian, industri, biomedis, kesehatan biosfer,
maupun untuk lebih memahami asal-usul kehidupan.

Kata kunci: Keanekaragaman hayati, potensi bioteknologi,

mikroorganisme.

PENDAHULUAN

Dari pelajaran biologi umum diketahui bahwa
tanaman padi lebih sekerabat dengan jagung diban-
dingkan dengan kedelai. Hal ini antara lain didasar-
kan pada sifat bijinya. Padi dan jagung sama-sama
berkeping satu (monokotil), sedangkan kedelai biji-
nya berkeping dua (dikotil). Pengelompokan berda-
sarkan keping biji ini sangat berguna untuk klasifi-
kasi tumbuhan, khususnya Angiospermae. Demiki-
an pula pada klasifikasi hewan, ikan paus lebih
sekerabat dengan manusia dibandingkan dengan
ikan hiu, karena ikan paus dan manusia sama-sama
tergolong mamalia, yang berbeda dengan ikan hiu.
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Sifat keping biji dan ada tidaknya kelenjar
susu dapat menjadi kriteria klasifikasi organisme

dalam kelompoknya. Kriteria tersebut tidak dapat _

menerangkan atau menjawab pertanyaan mengenai
klasifikasi yang sifatnya universal. Misalnya, ma-
nakah yang lebih sekerabat, padi dengan manusia
atau padi dengan ikan hiu? Jelaslah bahwa penam-
pilan morfologi yang hanya dimiliki kelompok ter-
tentu tidak akan mampu menjawab pertanyaan ter-
sebut, yang lebih universal dan lebih mengarah
pada klasifikasi filogenetik, yaitu pengelompokan
organisme berdasarkan kedekatan jarak evolusinya.
Selain itu, sistem hidup makhluk berdasarkan mor-
fologi dan fisiologi telah melahirkan konsep Lima
Dunia (whittaker), yang selain tidak mampu men-
Jelaskan kriteria yang dipakai untuk pengelompok-
an Dunia Protista juga telah memberikan persepsi
yang sangat underestimate mengenai keragaman
mikroorganisme.

Untuk menentukan kekerabatan evolusi antar-
spesies dalam keseluruhan sistem biologi diperlu-
kan parameter yang dapat memenuhi persyaratan
sebagai berikut (i) terdapat pada semua jenis makh-
luk hidup, (ii) fungsinya identik, (iii) dapat diban-
dingkan secara obyektif, dan (iv) berubah sesuai
dengan jarak evolusinya sehingga dapat dijadikan
kronometer evolusi yang andal.

RNA RIBOSOM SEBAGAI
KRONOMETER EVOLUSI

Semua sel melakukan biosintesis protein, se-
hingga piranti untuk proses translasi termasuk kom-
ponen sel yang sudah kuno. Dengan kata lain, kom-
ponen untuk biosintesis protein paling tidak sudah
ada sejak terbentuknya sel primitif yang mampu
melakukan translasi. Oleh karena itu, piranti bio-
sintesis protein dapat digunakan untuk parameter
dalam sistem molekuler atau penelusuran filogeni
universal. Salah satu piranti dalam proses translasi
adalah ribosom, yang merupakan supra molekul
yang terdiri dari protein dan RNA ribosom (rRNA).

Pada prokariot, termasuk kloroplas dan mito-
kondria, terdapat tiga macam rRNA, yaitu 58S, 168,
dan 23S. rRNA 16S dan 23S masing-masing de-
ngan panjang sekitar 1500 dan 3000 nukleotida dan
mempunyai beberapa daerah yang sekuennya kon-
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servatif (tidak banyak berubah dari satu organisme
ke organisme lainnya). Daerah sekuen yang konser-
vatif dan unik dapat digunakan untuk pencirian
kelompok organisme yang bersangkutan, sehingga
menjadi sekuen tanda tangan (signature sequence).
Daerah-daerah- pada rRNA yang bersifat mudah
berubah (variabel sequences) berguna untuk pen-
cirian organisme dalam takson yang lebih sempit
(misalnya dalam satu genus atau spesies), sehingga
tRNA juga banyak dipakai untuk molekul pelacak
(probe) dalam menentukan kelompok filogeni ber-
dasarkan Restriction Fragment Length Polymor-
phisms (RFLP) pada gen-gen penyandi rRNA. Pen-
cirian organisme dengan teknik tersebut biasanya
disebut Ribotyping. Selain itu, juga dapat dilakukan
amplifikasi gen 16S-rRNA melalui PCR dan selan-
jutnya memotong produk PCR tersebut dengan
enzim restriksi tertentu, seperti Rsal, Cfol, atau
Sau3Al. Analisis ini biasanya disebut PCR-RFLP
16S-rRNA  atau Amplified Ribosomal DNA
Restriction Analysis (ARDRA), dan banyak dipakai
untuk melacak keragaman genetik prokariot pada
suatu lingkungan tertentu tanpa perlu mengkultur-
kan organismenya, tetapi hanya dengan meng-
ekstrak DNA total dari lingkungan tersebut.

Untuk pengukuran filogenetik telah diguna-
kan 5S-rRNA namun karena ukurannya kecil (kira-
kira hanya 120 nukleotida), maka informasi kera-
gaman yang dapat diperoleh dari sekuen molekul
ini sangat terbatas. Gen 16S-rRNA lebih mudah di-
tangani untuk keperluan praktis dan rutin di labora-
torium. Oleh karena itu, molekul ini banyak dipakai
untuk melacak filogeni prokariot, kloroplas, dan
mitokondria. Untuk eukariot dipakai sekuen rRNA
18S yang ekuivalen dengan 16S. Sampai saat ini,
sudah lebih dari 700 sekuen 16S-rRNA dan 18S-
rRNA dari berbagai organisme telah digunakan
untuk mengkonstruksi pohon filogeni universal.
Pekerjaan ini dipelopori oleh Carl Woese dari
University of Illinois, Urbana, sekitar tahun 1970-
an. Sistematik dengan cara membandingkan sekuen
rRNA sudah banyak dipakai oleh berbagai kelom-
pok ahli molekuler.
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PROKARIOT MENEMPATI DUA DARI
" TIGA DOMAIN KEHIDUPAN

Sebelum adanya sekuensing molekuler, se-
mua bakteri diklasifikasikan dalam satu kelompok
besar, prokariot, yang dianggap sangat berbeda dan
sangat primitif dari eukariot. Kesalahan paling berat
dan fatal yang diakibatkan oleh dikotomi prokariot-
eukariot terjadi karena pada mulanya prokariot (ber-
dasarkan sitologi) didefinisikan secara negatif ter-
hadap eukariot. Dengan kata lain, prokariot adalah
organisme yang tidak memiliki ini atau itu yang
menjadi ciri sel eukariotik. Bahkan tetesan minyak
dalam air bisa digolongkan prokariotik berdasarkan
definisi negatif tersebut. Pakar-pakar mikrobiologi
hanya menyatakan: “Jika itu bukan eukariot, maka
pastilah prokariot”. Untuk memahami prokariot, su-
dah cukup puas dengan menentukan perbedaan-
perbedaan antara Escherichia coli dengan eukariot.
Pandangan ini telah memendam pikiran kreatif
untuk melihat dasar-dasar biologi secara universal.
Dikotomi prokariot-eukariot telah menjadi peng-
halang yang memisahkan mikrobiologi prokariotik
dari mikrobiologi eukariotik.

Namun pandangan mengenai sistem mikroba
telah berubah drastis sejak akhir 1970-an. Sekuen
rRNA terbukti menjadi kunci untuk membuka
filogeni mikroorganisme. Sekuensing molekuler te-
lah mengungkapkan penemuan yang sangat berbeda
dengan pandangan terdahulu, yaitu bahwa kehidup-
an di bumi ini tidak dapat dibagi dalam kelompok
prokariot atau eukariot saja tetapi sedikitnya ada
tiga macam alur keturunan, dua di antaranya me-
rupakan tipe bakteri (prokariot) dan yang satunya
lagi tipe eukariot.

Studi komparatif sekuen rRNA dan karak-
teristik molekuler lainnya menunjukkan bahwa ke-
dua kelompok prokariot tidak lebih sekerabat bila
dibandingkan dengan kelompok tersebut dengan
eukariot, meskipun secara sitologi keduanya “ter-
lihat seperti bakteri”. Oleh karena itu, telah diusul-
kan tiga Domain baru, yaitu archaea, bacteria, dan
eukarya. Domain merupakan tingkat taksonomi ter-
tinggi yang berada setingkat di atas kingdom.
Penambahan takson baru ini dimaksudkan untuk
menekankan pembagian tripartite (suatu trikotomi,
bukan dikotomi), dan juga untuk menunjukkan per-
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bedaan evolusi yang nyata antara bacteria dan
archaea meskipun keduanya prokariotik dan “seper-
ti bakteri”. Untuk memahami perbedaan antara
archaea dan bacteria, maka dapat mengambil analo-
gi berikut: Manusia lebih sekerabat dengan ikan
paus dibandingkan antara ikan paus dan ikan hiu,
meskipun dari sudut morfologi ikan paus dan ikan
hiu lebih mirip. Dalam situasi seperti pemakaian
morfologi sebagai parameter filogeni akan me-
nyesatkan.

Kesimpulan utama lain yang dapat ditarik
dari studi sekuensing molekuler ini adalah bahwa
eukariotik bukan kelompok “modern” sebagaimana
pendapat yang banyak digunakan selama ini.
Meskipun sel eukariotik modern yang dikenal se-
karang (dengan mitokondria dan kloroplasnya) ter-
bentuk jauh setelah diversifikasi archaea dan bacte-
ria, namun nenek moyang nukleus (inti sel eukariot)
tampaknya sudah ada pada waktu yang sama de-
ngan nenek moyang archaea dan bacteria. Jadi, ne-

‘nek moyang sel yang akhirnya melahirkan eukariot

modern bisa jadi berasal dari nenek moyang univer-
sal (universal ancestor atau progenot) yang juga
membentuk kedua kelompok prokariot (archaea dan
bacteria). Berdasarkan skenario ini, paling tidak sel
eukariot telah berevolusi setua archaea dan bacteria.

ARCHAEA, BACTERIA, DAN EUKARYA

Analisis sekuen rRNA menunjukkan bahwa
kehidupan di bumi terdiri dari tiga kelompok garis
keturunan yang berasal dari universal ancestor dari
semua organisme hidup.

Jarak evolusi pada setiap cabang pohon filo-
geni universal dapat memperkirakan tingkat diver-
gensi dari universal ancestor. Akar pohon filogeni
dengan jelas memisahkan archaea dan bacteria.
Dari pohon tersebut terlihat bahwa kerabat dekat
archaea bukanlah bacteria, tetapi eukarya. Namun,
karena cabang archaea yang paling dekat ke akar
pohon, hal ini memberikan petunjuk bahwa archaea
adalah yang paling primitif (kurang mengalami
perubahan) di antara ketiga domain kehidupan.
Eukariot modern (yang sudah membawa kloroplas
dan mitokondria) merupakan kelompok yang paling
baru dari rangkaian sejarah evolusi sel. Lambatnya
evolusi archaea juga didukung oleh kenyataan bah-
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wa banyak archaea yang menghuni lingkungan
ekstrim, seperti temperatur tinggi, pH rendah, kadar
garam tinggi, dan lingkungan yang mutlak anaero-

bik. Lingkungan ekstrim tersebut, khususnya tem- "

peratur tinggi dan anaerobisis, mencerminkan kon-
disi bumi yang masih muda di mana kehidupan di-

mulai. Oleh karena itu, archaea dapat menjadi pela- -

por yang lebih andal mengenai bentuk dan fungsi
awal kehidupan di bumi ini.

Gambaran filogeni tersebut juga menguak
kejadian evolusi yang lain. Sebagai contoh, mito-
kondria telah lama diperkirakan sebagai endosim-
bion yang berasal dari kelompok Proteobacteria,
termasuk di dalamnya bakteri dari genus Agrobac-
terium, Rhodobacter, Rhizobium, dan Riketsia.
Sekuen rRNA menunjukkan bahwa mitokondria sa-
ngat dekat hubungannya dengan kelompok bakteri-
bakteri tersebut. Hal yang juga menarik adalah
bahwa Agrobacterium, Rhizobium, dan Riketsia da-
pat hidup secara intraselular. Karena biologi selalu
terkait dengan ruang dan waktu, maka tidak terlalu
berlebihan bila saat ini terjadi proses pembentukan
endosimbion oleh  Rhizobium, sebagaimana
Proteobacteria membentuk kloroplas dan mitokon-
dria sekitar 1-2 biliun tahun yang lalu.

Pengamatan yang lebih jauh menunjukkan
bahwa kesamaan fenotipik tidak selalu berkorelasi
dengan jarak evolusinya. Sebagai contoh, jarak evo-
lusi antara bakteri ungu dan bakteri nonsulfur hijau
(sama-sama bakteri gram negatif) sangat jauh, bah-
kan lebih jauh dibandingkan dengan jarak evolusi
antara tumbuhan dengan hewan.

BIODIVERSITAS MIKROORGANISME
YANG TAK TERBATAS

Pada tahun 1985 sejumlah peneliti menemu-
kan organisme uniseluler berbentuk cerutu yang
sangat besar dengan ukuran 60 x 800 pm. Ukuran
sel ini sekitar sejuta kali lebih besar dari ukuran sel
Escherichia coli dan beberapa kali lebih besar dari
Paramaecium. Para peneliti tersebut mengelompok-
kan organisme ini sebagai protista, golongan proto-
zoa, yang kemudian diberi nama Epulopiscium
fishelsoni. Organisme ini hidup sebagai simbion
dalam usus suatu jenis ikan yang ditemukan di Laut
Merah dan di Great Barrier Reef.

Buletin Plasma Nutfah Vol.8 No.2 Th.2002

Pengamatan sitologi E. fishelsoni mengguna-
kan elektron mikroskop menyajikan hal luar biasa.
Sel protista ini diselubungi oleh struktur semacam
rambut yang mirip silia pada eukariot. Meskipun
demikian, pengamatan yang lebih detil menunjuk-
kan bahwa organisme tersebut bersifat prokariotik,
'sehingga tidak bisa digolongkan sebagai protista.
Selain itu, E. fishelsoni juga tidak punya penataan
mikrotubul 9+2 yang khas pada silia eukariot.
Struktur silianya lebih mirip dengan penataan
flagela bakteri.

Untuk memecahkan masalah klasifikasi E.
fishelsoni, Norman Pace dan kelompoknya di
Indiana University berusaha menganalisis sekuen
rRNAnya. Organisme ini ternyata tidak dapat diiso-
lasi bebas dari sel usus inangnya. Oleh karena itu,
isolasi RNAnya selalu tercampur dengan RNA dari
sel inangnya. Untuk mengatasi hal ini mereka
menggunakan teknik PCR dengan primer universal
yang konservatif pada semua domain kehidupan.
Hasil penelitian ini dipublikasikan di majalah
Nature Vol. 362 tahun 1993. :

Analisis sekuen rRNA menunjukkan bahw.
E. fishelsoni tergolong organisme dalam domain
bacteria yang sekerabat dengan Clostridium. Hasil
penelitian tidak hanya berguna menempatkan posisi
bakteri berukuran raksasa ini dalam klasifikasi
filogeninya, tetapi juga memberi informasi lebih
banyak dalam mengkulturkannya di laboratorium.
Paling tidak, dapat dicoba menghubungkan sifat-
sifat fisiologinya dengan Clostridium yang telah
banyak dimengerti dalam hal kultivasi.

Adanya bakteri berukuran raksasa seperti E.
fishelsoni dan eukariot mikroskopis (diameter 1
um) seperti Nanochlorum eukaryotum menunjuk-
kan bahwa ukuran sel tidak selalu dapat dipakai
untuk klasifikasi filogeni. Oleh karena itu, tidak
bisa lagi dikatakan semua sel atau organisme yang
besar itu eukariot.

Hasil penelitian Norman Pace dan kelompok-
nya ini juga memaparkan keragaman yang luar
biasa pada berbagai bentuk kehidupan mikro-
organisme. Perkembangan biologi molekuler akhir-
akhir ini telah memungkinkan orang untuk me-
lakukan pendataan populasi mikroba sebagaimana
telah lama dilakukan-untuk hewan dan tumbuhan.
Dengan menggunakan teknik ekstraksi DNA atau
RNA langsung dari lingkungan, dapat diklasifikasi-
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kan organisme yang ada dan yang hidup di ling-
kungannya, tetapi tidak dapat diKulturkan di labora-
torium (viable but non-culturable). Diperkirakan
hanya 1% dari seluruh mikroorganisme di alam da-
pat dipelajari karena dapat dibiakkan di laborato-
rium, sehingga perkiraan jumlah keanekaragaman
mikroorganisme jauh di bawah nilai yang seharus-
nya. Informasi mengenai 99% mikroorganisme
yang viable but not yet-culturable sangat penting,
tidak saja untuk keperluan praktis, seperti eksplo-
rasi senyawa bioaktif dan pemakaian jasad renik
untuk kesehatan, pertanian, industri, dan lingkung-
an, tetapi juga untuk studi ekologi dan evolusi
mikroba. Karena mikroba merupakan pemain utama
di panggung sejarah kehidupan bumi, maka penge-
tahuan yang rinci mengenai sistematikanya akan
memberi masukan yang tak ternilai dalam upaya
memahami keragaman metabolismenya yang begitu
banyak, yang melampaui semua keragaman meta-
bolik pada hewan dan tanaman.

POTENSI MIKROORGANISME
DALAM BIOTEKNOLOGI

Keragaman mikroba sangat penting untuk
kesehatan planet bumi dan keragaman dunia mikro-
ba jauh lebih luas daripada keragaman hewan dan
tanaman. Oleh karena itu, kita harus mempelajari-
nya untuk menghindari terjadinya malapetaka eko-
logi. Namun, karena kurang gemerlap dan kurang-
nya paparan mengenai dunia mikroorganisme, ke-
banyakan para pakar ilmu pengetahuan alam kurang
memberi perhatian atau bahkan tidak menyadari
peranan luar biasa dari jasad yang tak kasat mata itu
terhadap bidang kehidupan manusia.

Daun-daunan yang tampak hijau dan bersih
dapat mengandung sampai sepuluh miliar jasad
renik per gram bobot basahnya. Jasad renik tersebut
dapat terdiri dari berbagai macam bakteri, khamir,
dan kapang. Sayur-sayuran yang telah dicuci dan
siap disajikan sebagai lalapan juga masih membawa
1000-100.000 jasad renik per gram bobot basah
sayuran yang dimakan segar. Sampai sekarang ma-
sih sangat sedikit informasi mengenai jumlah ke-
ragaman dan peranan jasad renik yang secara alami
ada di permukaan daun tumbuhan terhadap ke-
bugaran tumbuhan itu sendiri.
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Meskipun buah dan sayur seringkali dilapor-
kan dapat mencegah terjadinya kanker usus besar
(antara lain karena kandungan serat alaminya), na-
mun belum banyak penelitian mengungkap menge-
nai peranan mikroorganisme sebagai bagian nutrisi
dari buah atau sayuran segar terhadap kebugaran
manusia.

Pengaruh jasad renik tersebut dapat berupa
senyawa bioaktif yang jumlahnya sangat kecil dan
tidak umum sehingga sampai saat ini belum ada
yang mampu mendeteksinya, atau sel hidup
mikroba itu sendiri yang mempengaruhi komposisi
mikroorganisme lain di usus besar.

Berbagai jenis jasad renik juga menjadi ba-
gian normal tubuh manusia, mulai dari permukaan
kulit, lubang hidung sampai paru-paru, dan dari
mulut sampai anus. Saat ini terjadi perkawinan
massal bermiliar-miliar bakteri di dalam usus besar
manusia. Jasad renik tersebut menghasilkan berba-
gai bahan nutrisi yang tidak dapat dibuat sendiri
oleh sel manusia, antara lain vitamin K dan vitamin
B12. Namun yang paling penting, keragaman dan
jumlah jasad renik tersebut sangat mempengaruhi
kebugaran manusia.

Keragaman, jumlah, dan distribusi jasad renik
juga sangat menentukan kebugaran dan efisiensi
produksi hewan penghasil daging, susu, dan telur.
Pemakaian pakan buatan yang tidak proporsional,
terutama pada ruminansia, dapat mengakibatkan
perubahan komposisi jasad renik penghuni rumen
sehingga mengakibatkan kematian akibat acidosis.

Buangan gas hewan ruminansia bersama-
sama dengan lahan sawah basah merupakan sumber
gas metan biologi yang hanya dapat dihasilkan
bakteri metanogen. Pembentukan gas metan selain
dapat mempengaruhi pemanasan global atau efi-
siensi peruraian limbah secara anaerobik, juga me-
nentukan efisiensi produksi ternak. Oleh karena itu,
pengetahuan mengenai ekologi metanogen (bakteri
pembentuk metan) dan metonotrof (bakteri pemakai
metan) menjadi semakin penting bagi pakar yang
bergerak di bidang produksi ternak, pengolahan
limbah secara biologis, dan pemanasan global.
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EKSTRIMIS DAN APLIKASI
BIOTEKNOLOGI

Lingkungan dengan kondisi ekstrim yang

tidak memungkinkan kehidupan organisme lain ter-
nyata juga dapat menjadi habitat alami berbagai
jasad renik. Kelompok bakteri termofilik ekstrim
hidup pada suhu 100-110°C, sehingga mata air pa-
nas, kawah gunung berapi yang masih aktif, tempat
pembakaran batubara, dan sumur-sumur hidroter-
mal di dasar laut menjadl habitat alami bakteri ter-
sebut.

Di kelompok ekstrim yang lain adalah ber-
bagai jenis bakteri halofilik ekstrim yang justru ha-
nya bisa hidup pada lingkungan dengan kadar ga-
ram jenuh atau pada permukaan kristal garam yang
terdapat di ladang garam.

Hydrothermal vents di dasar laut juga men-
Jadi oasis kehidupan yang unik, yaitu kehidupan
yang dapat berlangsung tanpa keterlibatan energi
matahari. Kelangsungan hidup oasis laut tersebut
dapat berlangsung karena aktivitas bakteri kemoli-
totrof yang dapat menggunakan hidrogen atau
hidrogen sulfida, yang dihasilkan oleh sumur hidro-
termal, sebagai sumber energinya.

Sejauh ini pengetahuan tentang kehidupan di
dasar laut masih sangat sedikit, bahkan pendataan
dan aplikasi bioteknologi plasma nutfah lingkungan
ekstrim tersebut hanya dilakukan oleh negara ter-
tentu, antara lain Amerika Serikat dan Jepang.
Bagaimana dengan riset keragaman jasad renik laut
di negara kita yang maritim ini? Jangankan mendata
mikroba laut dalam, studi mengenai ekologi mikro-
ba di tepi laut pun masih sangat sedikit, dan itupun
seringkali tidak dipublikasikan. Padahal pengetahu-
an yang rinci mengenai keragaman, jumlah, dan
distribusi jasad renik di lingkungan tersebut meru-
pakan kunci utama untuk dapat memberikan reko-
mendasi yang andal terhadap penanggulangan pe-
nyakit, misalnya di tambak udang, atau terjadinya
kerusakan mikrobiologis pada karang laut.

MIKROBA BANGSA?
Mikroba yang renik memang menjadi abstrak

bagi kebanyakan orang awam. Oleh karena itu,
mungkin dirasa cukup untuk memberikan puspa
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bangsa dan satwa bangsa, tetapi mungkin tidak ter-
pikirkan mengenai mikroba bangsa. Namun, kalau
betul-betul disadari bahwa jasad renik bukan hanya
aset negara yang berharga tapi juga sangat penting
untuk kelestarian lingkungan bahkan kebugaran
manusia, maka sudah selayaknya diberikan, yaitu
perhatian serius terhadap pendidikan publik dan pe-
nelitian mengenai keragaman mikroba dan peman-
faatannya.
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